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Durante los ultimas 30-40 aiios se han reportado y aislado varios potexvirus (Family Alphaflexiviridae) que infectan yuca (Ma­
nihot esculenta Crantz) en America. Entre ellos el virus de! mosaico comun de la yuca (CsCMV), el virus de! mosaico caribeiio 
(CsCaMV), el virus asintomatico colombiano de la yuca (CsCSV), el virus X de la yuca (CsVX) y recientemente el nuevo alfafle­
xivirus de yuca (CsNAV). Sin embargo, la clasificaci6n de estos virus coma especies distintas sigue sin resolverse por varias ra­
zones, incluyendo la falta de datos de secuencia y la falta de disponibilidad de muestras de los aislados originates. Esto complica el 
diagn6stico de las enfermedades, la certificaci6n de germoplasma de yuca, la evaluaci6n de protocolos de limpieza de virus y los 
estudios epidemiol6gicos. Para resolver la identidad de estos virus, comenzamos a indexar muestras de diferentes partes de Colom­
bia utilizando diagn6stico molecular por PCR, inoculaci6n a plantas indicadoras y pruebas de ELISA usando los antisueros dispo­
nibles. Los resultados muestran que hay tres grupos filogeneticos principales de potexvirus que infectan la yuca, que corresponden 
a CsCMV, CsVX y el CsNAV. Los bioensayos y los analisis de secuencias establecieron que los aislados de CsNAV y CsVX, 
causan infecciones latentes en diferentes variedades de la yuca, no se transmiten eficientemente a la planta indicadora Nicotiana 
benthamiana y carecen de! gen 3 de! "triple gene block" (TGB3) conservado para los potexvirus. Por el contrario, todos los aisla­
mientos de CsCMV (que tienen el genoma caracteristico de los potexvirus) causan la enfermedad de mosaico comun de la yuca 
(CCMD), este grupo se transmiti6 eficientemente a N benthamiana. Aunque el anal is is filogenetico de la secuencia de la replicasa 
viral coloc6 CsNAV y CsVX como miembros de! genero Potexvirus, su distintiva organizaci6n de! genoma y caracteristicas biol6-
gicas sugieren que ambas especies pueden ser considerados como miembros de un nuevo grupo taxon6mico. 
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Over the past 30-40 years have been reported and isolated several potexvirus (Family Alphaflexiviridae) infecting cassava (Mani­
hot esculenta Crantz) in America. Among them the mosaic virus common Yucca (CsCMV), (CsCaMV) Caribbean mosaic virus, 
Colombian asymptomatic cassava (CsCSV), the X virus virus from yuca (CsVX) and recently the new alfaflexivirus of cassava 
(CsNAV). However, the classification of these viruses as different species remains unresolved for several reasons, including the 
lack of sequence data and the lack of availability of samples of the isolated originals. This complicates the diagnosis of diseases, 
certification of cassava germplasm assessment protocols for cleaning virus and epidemiological studies. To resolve the identity of 
these viruses, we begin to index samples from different parts of Colombia using molecular diagnostic PCR, inoculation to indicator 
plants and ELISA tests using ... The results show that there are three major phylogenetic groups ofpotexvirus infecting the yucca, 
which correspond to CsCMV and CsVX and the CsNAV. Bioassays and the sequence analysis established that isolates ofCsNAV 
and CsVX, cause in different varieties of cassava latent infections, they are not efficiently transmitted to the indicator plant Nicoti­
ana benthamiana and lack the gene 3 "triple gene block" (TGB3) retained for the potexvirus. On the contrary, all of the isolates of 
CsCMV (which have the characteristic of the potexvirus genome) cause (CCMD) cassava common mosaic disease, this group is 
efficiently conveyed to N benthamiana. Although the phylogenetic analysis of the sequence of the viral ·replicasa registered 
CsNAV and CsVX as members of the Potexvirus genus, its distinctive organization of the genome and biological characteristics 
suggest that both species can be considered as members of a new taxonomic group 
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